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benzilidinsiklopentanon merupakan senyawa-senyawa yang memiliki aktivitas antikanker lebih baik 
dibandingkan dengan kurkumin. Kedua senyawa tersebut memiliki kepolaran yang rendah.Melalui 
esterifikasi pada gugus –OH, kepolaran senyawa tersebut dapat ditingkatkan.Tujuan dari penelitian 
ini adalah untuk mengetahui pengaruh esterifikasi terhadap peningkatan aktivitas penghambatan 
protein tubulin melalui metode molecular docking.Homolog protein tubulin dipreparasi dan 
divalidasi menggunakan PyRx-Vina AutoDock. Ligan uji yang digunakan adalah 2,5-bis(4-
asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon dan 2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon. Ligan pembanding yang digunakan adalah 2,5-bis(4-hidroksi-3-
Metoksibenzilidin)-siklopentanon dan 2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklo-pentanon, 
Kurkumin, Vinkristine, Vinblastine dan ligan MIMICs sebanyak 200 senyawa. Molecular docking 
ligan-ligan dilakukan menggunakan Vina dan Autodock dengan metode Lamarckian Genetic 
Algorithm (LGA), Genetic Algorithm (GA), dan Simulated Annealing (SA). Hasil dianalisis 
menggunakan PLIP.Hasil analisis menunjukan urutan binding affinity ligan (kecil ke besar) sebagai 
berikut 2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon; 2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklo-pentanon; 2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon; 2,5-bis(4-
hidroksi-3-metoksi-benzilidin)-siklopentanon; Kurkumin; Vinblastine; dan Vinkristine. Dengan 
demikian dapat disimpulkan bahwa esterifikasi menyebabkan kenaikan peningkatan aktivitas 
antikanker melalui penurunan binding affinity dan binding energy dan peningkatan interaksi asam 
amino. 
 
Kata Kunci: 2,5-bis(4-hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon, 2,5-bis(4-hidroksi-3,5-
dimetil)-benzilidinsiklopentanon, Molecular Docking , PyRx Vina-Autodock. 
 Abstract  
2,5-bis (4-hydroxy-3-Methoxybenzylidene)-cyclopentanone and 2,5-bis (4-hydroxy-3,5-
dimethyl)-benzylidenecyclopentanone were compounds that had known better anticancer activity 
than curcumin but lack of polarity. Through esterification in -OH groups, the polarity of these 
compounds can be improved. The aims to determine the effect of esterification on increasing 
activity of  the inhibition of tubulin protein by molecular docking method.Homologs of tubulin 
protein were prepared and validated using PyRx-Vina Autodock. Ligands of test used were 2,5-bis 
(4-acetyloxy-3-Methoxybenzylidene) -cyclopentanone and 2,5-bis (4-acetyloxy-3,5-dimethyl)-
benzylidenecyclopentanone.Ligands of standard used were 2,5-bis (4-hydroxy-3-
Metoxybenzylidene)-cyclopentanone and 2,5-bis (4-hydroxy-3,5-dimethyl)-
benzylidenecyclopentanone, Curcumin, Vinkristine, Vinblastine and ligand of mimics as many as 
200 compounds. Molecular docking of ligands were performed using Vina and Autodock through 
methods of Lamarckian Genetic Algorithm (LGA), Genetic Algorithm (GA) and Simulated 
Annealing (SA), then analyzed using PLIP.The results showed that the sequence of binding affinity 
of ligands (small to large) as follows 2,5-bis (4-acetyloxy-3,5-dimethyl)-benzylidene-
cyclopentanone; 2,5-bis (4-hydroxy-3,5-dimethyl)-benzylidene-cyclopentanone; 2,5-bis (4-
acetyloxy-3-Methoxybenzylidene)-cyclopentanone; 2,5-bis (4-hydroxy-3-Metoxybenzylidene)-
cyclopentanone; curcumin; vinblastine; and Vinkristine. Therefore it can be concluded that 
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esterification lead to increase anticancer activity through decrease binding affinity and binding 
energy and increase amino acid interaction. 
 
Keywords:2,5-bis(4-hydroxy-3-Methoxybenzilidin)-cyclopentanone, 2,5-bis (4-hydroxy-3,5-
dimethyl) -benzilidincyclopentanone, Molecular Docking, PyRx Vina-Autodock 
1. PENDAHULUAN  
Kanker merupakan suatu penyakit yang ditandai dengan adanya kerusakan dan 
ketidaknormalan gen yang mengatur pertumbuhan dan deferensiasi sel-sel yang mengakibatkan 
timbulnya mutasi genetik yang sangat potensial menghasilkan sel kanker. Kanker merupakan salah 
atu penyebab kematian didunia. Tahun 2013 prevalansi penyakit kanker diindonesia sebesar 1,4% 
(Sitohang, Budijanto, Hardhana, & Soenardi, 2013). Kurkumin dan turunannya telah diteliti 
aktifitasnya sebagai antikanker. Analog kurkumin (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon) dapat menghambat proliferasi sel melalui mekanisme induksi apoptosis 
dan cell cycle arrest pada fase G2-M  (Dai, Supardjan, Jenie, Kawaichi, & Meiyanto, 2011). 
Senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) merupakan senyawa 
hasil sintesis kurkumin yang berkhasiat sebagai antiinflamasi dan antikanker, namun mempunyai 
kepolaran yang jelek sehingga perlu adanya esterifikasi senyawa pentagamavunon agar senyawa 
tersebut mempunyai kepolaran yang lebih baik. Efek esterifikasi menyebabkan senyawa lebih polar 
sehingga diharapkan potensi antimikrotubul lebih baik.  Hasil penelitian Widaryanti et al. (2008) 
mengungkapkan bahwa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) merupakan 
senyawa inhibitor mikrotubulin yang baru dan berpotensi untuk dikembangkan sebagai agen 
antikanker. 
Protein alfa tubulin dan beta tubulin merupakan penyusun dari mikrotubul (Campbell, 
Reece, & Mitchell, 2010). Protein tubulin mempunyai peran sebagai penyusun mikrotubul 
kemudian mikrotubul berperan dalam pergerakan kromosom dalam pembelahan sel sehingga 
dengan adanya antimikrotubul dapat mencegah pembentukan mikrotubul dan menghambat proses 
pembelahan sel pada sel kanker. Sel normal dapat merespon terhadap sinyal-sinyal pemberhentian 
pertumbuhan sel dan dapat merespon mekanisme apoptosis sedangkan pada sel kanker tidak dapat 
merespon sinyal-sinyal pemberhentian pertumbuhan sel dan apoptosis karena pada sel kanker sudah 
terjadi mutasi gen-gen sinyal apoptosis. 
Protein tubulin banyak digunakan sebagain rancangan pengobatan antikanker dengan 
metode molekular docking. Hasil penelitian Santoso, (2011) mengungkapkan bahwa turunan 
piperazindion yang merupakan salah satu turunan kurkumin memiliki aktivitas anti kanker lebih 
baik daripada kukumin dalam hal interaksinya dengan protein tubulin melalui perhitungan docking. 
Penelitian serupa dilakukan oleh Farce et al.(2004) yang melakukan dockingkolkisin dengan 
tubulin. Metode molekular docking membantu mengidentifikasi bentuk interaksi ligan dalam 
binding site protein  dan untuk memprediksi energi ikatan antara ligan dengan protein (Seeliger, 
Groot, & Pymol, 2010). Molekular dockingdilakukan untuk memprediksi pengaruh esterifikasi 
pentagamavunon terhadap protein tubulin dalam menghambat sel kanker.PyRx merupakan 
softwaremolecular dockinggratis dan mudah digunakan. 
Pentagamavunon merupakan turunan analog kurkumin yang mampu menghambat 
poliferasi sel pada fase G2-M.Modifikasi esterifikasi pentagamavunon menyebabkan 
pentagamavunon menjadi lebih polar.Penelitian ini penting dilakukan untuk mengetahui pengaruh 
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esterifikasi terhadap protein tubulin dengan molecular docking.Hasil penelitian ini diharapkan dapat 
menjelaskan pengaruh esterifikasi pada gugus –OH pentagamavunon terhadap protein tubulin 
dengan molecular docking. 
2. METODE  
 Alat 
Perangkat keras yang digunakan yaitu notebook dengan spesifikasi prosesor Core i7-
6700HQ CPU @ 2,5Gz , RAM 8GB, 64-bit Operating System. Perangkat lunak yang digunakan 
adalah Pyrx Vina-Autodock,  MarvinBean Suite,EditPlus, PLIP, PyMOL, dan Chimera. 
Bahan  
Protein Target 
Protein target yang digunakan adalah protein Homolog 5JQG.1.B. Protein ini didapat dari 
https://swissmodel.expasy.orgdengan ekstensi data pdb. 
Ligan Uji 
Ligan uji yang digunakan adalah senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-
siklopentanon) dan senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) yang sudah 
dibuat 3D menggunakan MarvinSketch. 
Ligan Pembanding 
Ligan pembanding di ambil dari bank data MIMICs http://mms.dsfarm.unipd.it/pepMMsMIMIC/ 
dengan kode senyawa MMS. Ligan pembanding lain yang digunakan adalah senyawa (2,5-bis(4-
hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon), senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon), kurkumin, vinkristine, vinblastine yang sudah dibuat 3D menggunakan 
MarvinSketch. 
 
Kode Senyawa R1 R2 R3 Log P 
(2,5-bis(4-hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-
siklopentanon) 
-OCH3 -OH -H 4,23 
(2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon) 
-CH3 -OH -CH3 6,60 
(2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-
siklopentanon) 
-OCH3 -OCOCH3 -H 4,05 
(2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon) 
-CH3 -OCOCH3 -CH3 6,42 
Gambar 1. Struktur Ligan UjiSumber diambil dari MarvinSketch 
Jalannya Penelitian 
Preparasi Protein dan Ligan dan Validasi Protein Target 
Protein Homolog tubulin dipreparasi menggunakan perangkat lunak Chimera dengan cara 
memisahkan protein dengan ligan MES. Perangkat lunak Chimera digunakan untuk mendapatkan, 
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protein tanpa water. Perangkat lunak EditPlus digunakan untuk menentuan center of massa (titik 
tengah ligan asli) dan gridbox (area terpilih yang digunakan untuk Docking didasarkan pada posisi 
dari pocket terbesar) dari protein tubulin.. 
Validasi Metode Docking 
Validasi dilakukan dengan menggunakan perangkat lunak PyRx Vina-Autodock. Nilai 
binding energy dan binding activity merupakan nilai kedekatan ligan yang telah divalidasi dengan 
ligan kristal dengan ketentuan semakin kecil nilai binding energy dan binding activity maka 
semakin terbentuk konformasi 3D ligan hasil validasi. 
Docking Ligan Uji 
Dockingmolekuler dilakukan dengan menggunakan perangkat lunak PyRx Vina-Autodock. 
Ligan uji yang digunakan senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon), 
senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon), dengan ligan pembanding 
senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon), senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-
dimetil)-benzilidinsiklopentanon), kurkumin, vinkristine,vinblastine, dan ligan pembanding yang 
diambil dari MIMICs sebanyak 200 senyawa. Hasil dockingdiambil nilai Nilai binding energy dan 
binding activityyang mempunyai nilai terkecil sedangkan untuk MIMICs diambil 5 terbaik dengan 
nilai Nilai binding energy dan binding activity terkecil. 
 
Analisis Data 
Visualisasi 3D dibuat untuk menunjukan interaksi ligan-protein dengan menggunakan 
perangkat lunak PyMOL.Interaksi ligan–protein dianalisis dengan menggunakan PLIP untuk 
menentukan interaksi ligan-residu yang terlibat. 
3. HASIL DAN PEMBAHASAN  
Preparasi Protein 
Protein Homolog tubulin didapat  darihttps://swissmodel.expasy.org  dengan mencari Homolog 
protein tubulin yang mirip dengan manusia.  Fasta  protein tubulin homo sapien yang didapat 
darihttps://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/645912968?report=fasta dengan urutan fasta  
Tabel 1. Fasta protein tubulin manusia 







Protein template 5jqg.1.B dipilih karena memiliki kecocokan 93,44% dengan fasta manusia dan 
menggunakan metode X-ray dengan resolusi 2,2Å (Tabel 2). Syarat dapat dilakukanya molecular 
docking salah satunya protein yang mempunyai X-ray kurang atau sama dengan 2,5Å dan protein 
template 5jqb.1.B memenuhi syarat tersebut.Protein tubulin Homolog diprepasi menggunakan 
perangkat lunak Chimera.Protein tubulin Homolog memiliki ligan 2-(N-Morpholino)-Ethanesulfoni 
(MES).Ligan dan protein dipisahkan dengan Chimera dan di save dengan format ekstensi .PDB. 
Tabel 2. Hasil Pencarian Homolog Tubulin 
Nama Judul Presentase Metode 
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5ij0.1.B Tubulin beta-3 chain 93,63 EM 
5jco.1.F Tubulin beta-3 chain 93,63 EM, 4,0Å 
1ffx.1.B Protein (tubulin) 93,44 X-ray, 4,0Å 
3edl.1.E Beta tubulin 93,44 EM 
3j7i.1.B Tubulin beta chain 93,44 EM 
3jal.1.I Tubulin beta chain 93,44 EM, 3,5Å 
3jas.1.L Tubulin beta chain 93,44 EM, 3,5Å 
3jao.1.B Tubulin beta chain 93,44 EM 
1ia0.1.B Tubulin beta chain 93,44 EM, 15Å 
5jqg.1.B Tubulin beta chain 93,44 X-ray, 2,2Å 
5ij9.1.B Tubulin beta-3 chain 93,38 EM 
5jco.1.F Tubulin beta-3 chain 90,59 EM, 4,0Å 
 
Preparasi Ligan 
Ligan uji yang digunakan untuk penelitan ini adalah senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3-
Metoksibenzilidin)-siklopentanon) dan senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon)sedangkan ligan pembanding yang digunakan adalah senyawa (2,5-bis(4-
hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon), senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon), kurkumin, vinkristine dan vinblastine yang sudah dibentuk dalam struktur 
3D..   
Validasi Metode 
Validasimetode dilakukan dengan proses docking protein Homolog tubulin dengan 
ligannya dan dilihat nilai binding activity dan binding energy setelah proses dockingselesai. 
Sebelum proses dockingperlu dilakukanya penentuaan koordinat gridbox dan dimensi grid box. 
Hasil pencarian pocket pada http://projects.biotec.tu-dresden.de/metapocket/ didapatkan 5 pocket 
teratas dan  Penentuan koordinat dilakukan  untuk menentukan koordinat protein Homolog tubulin 
pada pocket terbesar Gambar 2. Hasil dari penentuan koordinat grid box didapat koordinat pada 
pocket terbesar dengan X= 1,819; Y= 68,086;  Z= 23,905. Penentuan  volume dimensi grid box  
dengan koordinat grid box  sebagai titik tengah, pada metode Vina, volume dimensi grid boxyang 
digunakan sebesar X= 25 Å;Y= 25 Å; Z= 30 Å sedangkan pada metode LGA, GA, SA 
menggunakan number of points sebagai volume dari grid box dengan X= 60; Y=65; Z= 70 dengan 
spacing 0,375 Å. 
 
A    B    
Gambar 2. Grid box pocket terbesar 




Docking Ligan Uji dan Ligan Pembanding 
Hasil analisis molekular docking menunjunkan (Tabel 3) ligan uji senyawa (2,5-bis(4-
asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) memiliki binding affinity atau binding energy 
paling kecil dibandingkan dengan senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon), senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon), 
senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon), Kurkumin, Vinkristine, 
Vinblastine dan ligan native. Hasil penelitian menunjukan binding affinity atau binding energy dari 
ligan dari yang paling kecil berturut-turut adalah senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon), senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon), 
senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon), senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3-
Metoksibenzilidin)-siklopentanon), Kurkumin, Vinkristine dan Vinblastine. (Tabel 2). Hasil 
tersebut menunjukan senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) dan (2,5-
bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon) yang merupakan hasil esterifikasi senyawa 
(2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) dan (2,5-bis(4-hidroksi-3-
Metoksibenzilidin)-siklopentanon), memiliki potensi aktivitas lebih baik dibanding Kurkumin, 
senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon), senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-
dimetil)-benzilidinsiklopentanon), Vinkristine, Vinblastine. 
Hal ini memperkuat penelitian sebelumnya yang dilakukan oleh (Da’i, Supardjan, 
Meiyanto, Jenie, & Kawaichi, 2007) bahwa senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon) memiliki aktivitas yang lebih baik daripada senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-
3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon) dan kurkumin. Penelitian serupa dilakukan oleh (Santoso, 
2011) secara molecular dockingmenunjukan senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon)  memiliki aktivitas lebih baik daripada senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3-
Metoksibenzilidin)-siklopentanon) dan kurkumin. Peningkatan aktivitas pada senyawa (2,5-bis(4-
asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) dan senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3-
Metoksibenzilidin)-siklopentanon) mungkin dikarenakan adanya peningkatan polaritas sehingga 
potensi pengikatan dengan asam amino lebih kuat. 
Hal unik dari hasil molecular docking adalah bahwa senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3-
Metoksibenzilidin)-siklopentanon) tidak menghasilkan nilai binding affinity atau binding energy 
yang dapat melampaui nilai binding affinity atau binding energy senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-
dimetil)-benzilidinsiklopentanon). Hal ini menunjukan bahwa senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-
dimetil)-benzilidinsiklopentanon)  memiliki aktivitas yang lebih poten dari pada senyawa (2,5-
bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon) dan senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3-
Metoksibenzilidin)-siklopentanon), seperti penelitian yang dilakukan oleh (Meiyanto, Dewi, Putri, 
& Susidarti, 2014) yang menunjukan bahwa senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon)  memiliki potensi lebih baik daripada senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3-
Metoksibenzilidin)-siklopentanon). Senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-
siklopentanon) di esterifikasi menjadi senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-
siklopentanon) dengan perubahan nilai Log P dari 4,23 menjadi 4,05 sedangkan untuk senyawa 
(2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon)  diesterifikasi menjadi senyawa (2,5-
bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) dengan perubahan nilai Log P 6,60 menjadi 
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6,42.Penentuan perhitungan nilai Log P dengan menggunakan aplikasi MarvinSketch sehingga 
Pengaruh esterifikasi menimbulkan efek kepolaran dan aktivitas antikanker yang meningkat 
Vinkristine dan Vinblastine telah banyak digunakan sebagai obat antikanker obat yang 
sudah beredar dipasaran yang mempunyai target protein tubulin. Aktivitas ligan uji dibandingkan 
dengan vinkristine dan vinblastine ternyata dengan perhitungan molecular docking memperlihatkan 
bahwa ligan uji senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) dan senyawa 
(2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon) memiliki aktivitas yang lebih baik 
daripada vinkristine dan vinblastine.  
Tabel 3. Nilai binding affinity (kkal/mol) dan binding energy (kkal/mol) hasil docking ligan uji dan ligan pembanding 









(2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) -8,85 -7,61 -4,23 -7,8 
(2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) -8,22 -7,36 -3,88 -8,9 
(2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon) -7,96 -7,33 -3,45 -8,9 
(2,5-bis(4-hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon) -7,66 -6,03 -3,39 -8,8 
Kurkumin -6,69 -5,27 -2,76 -7,5 
Vinblastine -5,72 -3,93 -2,32 -7,9 
Vinkristine -5,26 -3,46 -1,56 -7,7 
 
Hasil dockinguntuk ligan dari MIMICs diambil 5 terbaik dari 200 senyawa dengan nilai 
binding affinity tertinggi seperti pada Tabel 4. Ligan MIMICs dapat digunakan sebagai ligan 
pembanding  untuk menguji ketangguhan ligan yang akan diujikan. Ligan MIMICs didapatkan 
dengan dengan mencari senyawa yang berikatan dengan residu-residu protein Homolog tubulin 
5jqg.1.b. Jika ligan uji hasil dockingmempunyai nilai binding affinity lebih tinggi dibandingkan 
dengan ligan  MIMICs maka dapat dikatakan senyawa tersebut memiliki aktivitas biologis yang 
lebih poten, sedangkan jika lebih rendah maka perlu penelitian lebih lanjut untuk memastikan 
kepotenannya.  Hasil yang didapat menunjukan 5 ligan MIMICs menunjukan nilai binding affinity 
lebih tinggi dibandingkan ligan uji sehingga perlu penelitian lebih lanjut untuk memastikan 
kepotenan ligan uji senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon)dan (2,5-
bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon). 
Tabel 4. Nilai binding affinity (kkal/mol) dan binding energy (kkal/mol) hasil docking ligan MIMICs dengan protein 
Homolog tubulin 
Ligan Vina Ligan LGA Ligan GA Ligan SA 
MMs00239321 -9,8 MMs01110710 -8,78 MMs00029909 -9,26 MMs01110710 -4,88 
MMs02026604 -9,3 MMs01108351 -8,76 MMs00744768 -7,61 MMs00744768 -3,99 
MMs00157485 -9,2 MMs00750147 -8,74 MMs01100774 -7,52 MMs03226507 -3,69 
MMs03142016 -9,2 MMs02883455 -8,54 MMs01108351 -7,40 MMs00535372 -3,47 
MMs01110710 -9,1 MMs03226507 -8,13 MMs00750147 -7,24 MMs00994680 -3,46 
Analisis Hasil 
Analisis interaksi yang terjadi antara ligan uji dan ligan pembanding hasil dockingPyRx 
dengan residu dalam protein Homolog tubulin dengan menggunakan PLIP.Hasil yang didapatkan 
mampu membentuk ikatan hidrogen (HI), ikatan hidrofobik (HB) dan Jembatan garam (SB) 
kemudian dibandingkan jenis ikatan yang terbentuk serta residu yang terikat oleh ligan uji dan ligan 
pembandingTabel 5 
Tabel 5. Interaksi antara ligan uji dan pembanding dengan residu pada protein Homolog tubulin 
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Hasil visualisasi mampu membentuk ikatan hidrogen, ikatan hidrofobik, dan salt 
bridge(Gambar.3). Pada semua metode yang digunakan senyawa uji senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-
3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon)dan senyawa uji senyawa(2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-
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benzilidinsiklopentanon) menunjukan adanya pembentukan ikatan hidrofobik yang sama dengan 
vinkristine dan vinblastine pada asam amino PHE101 dan ARG379 dan mengikat pada gugus 
karbonil berbeda-beda yang bermuatan elektrofilik sehingga bisa dipastikan asam amino PHE101 
dan ARG379 menyerang gugus yang bermuatan elektrofilik. Kesamaan asam animo pada senyawa 
(2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon)dan senyawa uji senyawa(2,5-bis(4-
asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon)dengan vinkristine vinblastine dapet diartikan 
bahwa senyawa uji mempunyai potensi sebagai antikanker. Asam amino PHE101 dan ARG379 
dimungkinkan sebagai faktor yang mempunyai efek sebagai antikanker. 
Senyawa uji (2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) dan senyawa uji 
Senyawa (2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon) dibandingkan dengan senyawa 
(2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) dan senyawa (2,5-bis(4-hidroksi-3-
Metoksibenzilidin)-siklopentanon)memiliki kesamaan asam amino pada GLN36, LYS37, PHE101 
dan ARG379. Pengaruh esterifikasi juga mengakibatkan peningkatan jumlah asam amino yang 
terikat dengan senyawa uji.Peningkatan asam amino diakibatkan adanya beberapa asam amino yang 
berikatan dengan gugus ester sehingga mengakibatkan peningkatan jumlah asam amino yang 
terikat.  Peningkatan jumlah asam amino yang terikat  pada senyawa uji juga berpengaruh pada  
peningkatan nilai binding energy dan binding energy. Dilihat dari nilai binding affinity dan binding 
energy  senyawa(2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) memiliki nilai yang 
terkecil sehingga efek esterfikasi dapat meningkatkan aktifitas sebagai antikanker. 
 
(2,5-bis(4-asetiloksi-3-Metoksi(2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-   Kurkumin 
benzilidin)-siklopentanon) benzilidinsiklopentanon) 
 





 Vinblastine          Vinkristine 
 
Gambar 3. Hasil Visualisasi  Ligan dengan Residu 
 
Hasil visualisasi asam amino PHE101 dan ARG379 menunjukan bahwa ikatan yang 
terbentuk antara asam animo PHE101 dengan ligan uji dan ligan pembanding terajdi pada gugus 




  pada karbonil asam amino ARG mampu membentuk ikatan 
dengan gugus karbonil senyawa uji pada atom C nomor 3
1
. Kesamaan pengikatan gugus karboni 
senyawa uji (2,5-bis(4-asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) dan senyawa uji (2,5-bis(4-
asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon) dengan senyawa pembanding lainya menunjukan 
bahwa senyawa uji mempunyai potensi sebagai antikanker. 
 
Fenilalanin     Arginin 
Gambar 4. Hasil Visualisai Asam amino 
PENUTUP  
Kesimpulan 
1. Adanya efek esterifikasi pada (2,5-bis(4-hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon)dan (2,5-
bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon) menunjukan aktifitas yang lebih baik 
dibandingkan tanpa adanya esterfikasi secara molecular docking. 
2. Efek esterifikasi menyebabkan peningktan jumlah asam amino yang terikat pada senyawa 2,5-
bis(4-hidroksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon)dan (2,5-bis(4-hidroksi-3,5-dimetil)-
benzilidinsiklopentanon). 
3. Residu yang mempunyai kesamaan antara ligan uji dengan ligan pembanding adalah PHE101 





1. Dilakukan penelitian lebih lanjut terhadap ligan uji untuk memastikan kepotenan senyawa (2,5-
bis(4-asetiloksi-3-Metoksibenzilidin)-siklopentanon) dan senyawa uji Senyawa (2,5-bis(4-
asetiloksi-3,5-dimetil)-benzilidinsiklopentanon)  sebagai obat antikanker. 
2. Dilakukan reverse dockingterhadap protein tubulin yang lain selain protein Homolog tubulin 
yang mempunyai aktifitas didalam kanker manusia. 
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